Appendix VII 



Alignment of instant SEQ ID NO:3 with SEQ ID NO: 18 of Sisk et al. 



Score = 491? b-.~s {2 660),. Expect = 0.0 
Identities = 2660/2660 (100S), Gaps = 0/2660 (0%) 
S t r and= Plus / Plus 



< AAA TTG A G G AC TG A ATC A TGC G G AGAA C C C C C GC A,A TG TA .TTG' GC TGTGC TTTGG C C C C T 6 0 

I I I I i I I I I i I I I I i I I I I I I I I i I I I I i I I I I i I ! I I I I I I I I II I i I I I I i I ! I I I I I 

GAATTCAGGACTGAATCATGCC C AGAAC CCCC GCAATCTATTGGC TGTGC TTTGGC CCCT 60 

TT m i ' XAA( » * " ' ** r »»s , 120 

I I M I II I I I I II I I I I I I I I I I I II I I I I II I I I i I I I I I I I II I I I I II I I I i I I I I I 

TTTCCCAACACACACATTeTGTCTGGTGGGTGGAGGGGAAA<_,2 'i , , -AAA j 12 0 

GAATAGGATAG A GAGTG G GATG GGGTC GGTA GGGG TC TC AAGG AC TGGC C TATC C TGACA 16 0 

Ml I 

GAA TAGGATAGA GAGTG GGATG GGGTC GGTA GGGGTC TC AA GGAC TGGC C TATC C TGACA 1 & U 

TG C TTG TC C G G GTTC AGGTTGGC C AG CATC GC C TGC TG C C AG A G GGC AG C C AC GTGAC C C 240 

I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 

TC C TTG TC C G C GTTC AGGTTGGC GAG C A.TGGC C TGC TG C GAGA GGGCA C C C AC GTGAC C C 240 

TTAAAGAGAGGA C AAGTTGGGTGGTA TC TC TGGC TGAC ATTC TGTGC AGAAC C GTCAGAA 3 0 0 

I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I 

AAAGAGAGi AC AAC C G TC A' AA 300 
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601 




601 




661 


Sbjct 


661 




721 


Sbjct 


721 




781 


Sbjct 


781 



TGGTGA ~- " ' - ' 

M i M I ! i M ! ! i M M ! ! I 



gcatgatcccagcatgtgtg 
I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 

GCATGATCGC AGCATGTGTG 



GGAGGAG GTTC TAAATTATC CATTAG C ACAAGC C C G TCAGTGGC C C CAGG C C TAAACATG 4 2 G 

I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I 

GGAGGAGCTTCTAAATTATCCATTACCACAAGCCCGTCACTGC;CCCCAGGCCT.AAACATG 42 0 

CAGAGAAACAGGTGAGGAGAAGCAGCGAGAGAGAAGGGGCCAGGTATAAAAAGGGC CCAC 43 0 
I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 

cagagaaacaggtgagi:k;c.^aa::;cagggagac-agaa^gggggc:aggtataaa.aa:c-ggcccac 43 0 

aagagaccagctcaaggatcccaa&gcccaactcccc<;aaccactgagggtcctgtggac 540 

I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I 

AAG AGAC G AGC TC AAGG ATC C C AAGG C C C AA C TC C C G GAAC GAG TC AGGG TC C TGTGGAG 540 

AGCTCACTAGCGGCAATG&CTGCAGGTAAGCGCCCCTAAAATCCCTTTGGCACAATGTGT 600 
I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 

AG T a m s 1 " " ' I I >T.- m 600 

C C TGAGGGGA GAGGC GGC GTC C TGTAG ATGGGAC GGGGGC AC TAAC C C TC AGGTTTGG&G b 6 0 

I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I 

C C TGAGG G GAGA G GC GG C GTC C TGTA GATGG G AC GG G GGC A C TAAC C G TC AGGTTTGGG G 3 h ij 

CTTATGAATGTTAGCTATCGCCATCTAAGCCCAGTATTTGGCCAATCTCTGAATGTTCCT 72 0 
I I II ! I II I I I II I I I I I I I I I I ! I II I I I II I I I ! I I I I I I I I II I I I II I I I i I I 1 I I 

C TTATGAATGTTA&C TAT C g \TA- ' ' TTCCT 72 0 

GGTCCCTGGAGGAGGCAGAGAGAGAGAGAGAGAAAAAAAAAji'. c .Ac- . T _ A 

I I II i I I M I I I I II I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I II I I I I I I I I II I I I I I I 

GGTCCCTGGAGGAGGCAGAGAGAGAGAGAGAGAAAAAA? 78 0 

GAGAGCGCTGGCCTCTTGCTCTCCAGCTCCCTCTG.T , I ^GTTT I AGGCTC 840 

II II I II I I I I II I I I II I I I I I I I I I I I II I I I I i I I I I I I I I M I I I II I I I i I I 1 I I 

A GAG T 1 - T> G ' GAGGC TC 840 
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1741 


Sbjct 


1741 



c c g g ac g tc c c tgc tc c tggc ttttggc c tgc tc tgc c tgtc c tggc tt c aa gagg gc ag 3 o o 
i I i I I I I ! I i I i I I I I I I i I I I i I II I ! I i I I M I 1 I I ! M I i I I ! I I M I I I i I I I 1 ! I 

CCSGACGTC C C TGC TC CTGGC TTTTGGCCTGCTCTGCCTGTCCTGGCTTCAAGAGGGCAG 900 

TGCCTTCC C AAC C ATTC C C TTATC C AGGC TTTTTGACAAC GC TATGC TC C GC GC C C GTC G 960 
I I ! I I I ! I I I I i I I I ! I I I I II ! I ! I I ! I i I I I ! I I I ! I I II M I I ! I I II M ! I ! I I! I 

T"" m " - T — - - ijl ,, -ATi-,' T< GC«* CCGTCG 960 

CCTGTACCAGCTGGCATATGACACCTATCAGGAGTTTGTAAGCTCTTGGGTAATGGGTGC 102 0 

i I ! 

C C TGTAC C AG G TGG C ATATGAGAG G TA TG AGGAGTTTGTAAGC TC TTGGG TAATGGGTG C 1 0 2 0 

GC TTC AGAGGTGGC AGGAAGGGGTGAATTTC C C C C GC TGGGAAGTAATGGGAGGAGACTA 10SG 

I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I 

GC TTG A.GAGGTG GC AG GAAG G GGTG AATTTC G G C G GrC TG GG AA G T AA TGGGA G-G AG AC TA 108 U 

AGC;A::G:TCAGGC;TTGTTTTCTGAAGTGAAAJlTGCAGGCASATGAGGATACGCTGAGTGAC; 1140 
I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I II I I 

A GGAG C TC A G GGTTGTTTTC TGAA GTGA A AA TGG AG GC AGA TGAG C ATA C GC TG A GTGA G 1 1 4 U 



C TG C TA GGAA GAAG C C TATATC C TGAA G G AGCAG AA G TATTC ATTC G TG C AG AA C C C C C A 
I I i I II I I I I I I I II I I I I I I I i I I I I I I I I II i I II I I I I I I I II I I I I I I I i I I I I I I 
CTCC TAGGAAGAAGC C TATATC CTGAAGGAGCAGAAGTATTC ATTC C TGC AG AAC C C C C A 



,'GGTCAGAGCC 
I I I I I I I I I I 
'GGTCAGAGCC 



, AG 1 rCCTCAGGAGCGTCTTCGGCA I c "ir 

ACAGC C TGGTGTATGGCGC C TCGGACAGC AACGTC TATC GC CAC C TGAAGGAC C TAGAGG 1560 
I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

A CAGG C TGGTGT ATGGC GC C TC G GAC: A GC AAC GTC TATC GC CAC C TGAA G GAG C TA ; GA.G G i 5 6 G 



II I I I II i I II I I I II I I i ill ! I ! 



TGGC TTCC AG GG AC TGGGG AG AG A A ACA C TGC TGC G C T.'C TTTTTA G C AG TC AGG C GC TGA 

II i M I I I I I I I I II I I I I I I I i I I I I I I I I II i I II I I I I I I I II I I I II I I i I I I II I 
TGGCTT V3GGAGTGGGGAGAGAJ XCJ TGA 

C C CAAGA GAAG TC AC C G TATTC TTCATTTC C C C TC GTGAATC GTC C A GGC C TTTC TC TAG 
II II I I I II I I I I I II I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
C C AA GAGAAC TC A C >".'. GTA TTC TTG A. TTTC C C GTC G TGAA.TC GTC C AGGC C TT'.L'C TC TA C 

AACCTGGA ■ AAATGGATGAATGAGAGAGGGA.GGGAACA.GTGC C C.AAGC G 

I I ! I I I I! I I I II I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I i I 
i l , > . . , AGTGCCCA! 
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CTTGGCCTCTCCTTCTCTTCCTTCJiCTTTG^A^^G':r^AAGATGGCA'^CCC"C^GACT 

I ! I I I ! I I I I i I i I I I I I i I ! I ! I I I ! I I i I ! I ! I ! I ! II I I I ! I I I ! I I I I M i I II M 

CTTGGCCTCTCCTTCTCTTCCTTCACTTTGCAGAGGCTGGAA.GATGGCAGCCCCCGGACT 

G3GCAGATCTTCAATCA6TCCTACAGCAAGTTTGACACA^lAATCGCACAACGATGACGCA 

I I i ! I I I ! I I i I I I i I II i I ! I I I ! I I I ! I I i I II I I I I i I ! I I I ! I I I I I I i I i I M II 

GG< " t" 1 ± - 1 „ T * 1 ■ 

CTGCTCAAO ^ - ~ ~ - 

I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I II 

ctgctcaagajlCta:gG':-::t::^::tctactgcttcaggaaggacatggacaaggtcgagaca 

TTCCTGCGCAT S UGTGTGG.J ' rj C'AG' XGCCCGGG 

I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I II I I II I I M 

TTG C TG G GC ATG GTG G AGTGC G G G TC TG TGG A GGGC AGC TGTGG G TTG TAGG TGC C G GGG 

TGGG ATG C C TGTGAC G C C TG CC C AGTGC G TG TG C TGGTCGTG GAAG GTGG TAG TG G AGTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGGG ATG G G TGTGAC G G G TG G G GAG TGG G TG TG G TGGTC GTG GAAG GTGG TAG TG G AGTG 

CCCACCAGCCTTGTCCTAA.TAAAATTAAGTTGGATGATTTTGTTTGAGTAGGTGTCGTTG 
I II I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
C T" >f !f T T ~" ' TV * ' ' " T T m T T ™ — T - 

TA'TAATATTATGGGGTGGAGGGGGGTGGTATGGAGCAAGGGGGG AGGTTGGGAAGACAAG 
I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I i I I I II I I I I I I I I I I I I I 
TATAATATTATGGGGTGGAGGCGGGTGGTATGGAGCAAGGGGCCAGGTTGGGAAGACAAC 



~ < , 1 ii CCAGG 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
C TGTAGGGCC TTC AGGGTC TA TTG GGGAACCAGG 



m m I'm in i 

rCTGCAATCTCCGi 



TG G TGGGTTG AA G G GATTC TC ', 



II I I I I I I I I i I I I I I I I I 



I860 
18 60 
1920 
1920 
1980 
1980 
2 040 
2040 
2100 
2100 
2160 
2160 



"TGGAGTGCAG-TGGCAGTCTTGGCTC 
I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

:tggagtggagtggcagtcttgggtg 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I M M I ! i I II ! I II I I ; I I M II II I! i I M I M I i I 
C C TC C C AAATTGC TGGGATTAC AGGT * 1 : m m TGTi * T~T 

TAAAATAATTATAGGAGGAGA^lGGAGGTGCAGAGACAGGATGGGGTAGCTGGCCATGCCC 

1 1 1 II 1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 II I II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

TAAAATAATTATAG G AGGA GAAG ' GTG G AGAG AC AGCA TGGG G TAG G TGGG G ATG G G G 
AGCCAGTTGGACATTTGAGTTGTTTGCTT' t T T TGTCAT &.TTGGSTCCACT' 

1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

AGCCAGTTGGACATTTGAGTTGTTTGCTTGGCACTGTCCTCTCATGCATTGGGTCCACTC 

AGTAGATGCTTGTTGAATTC 2 6 50 
I I I I I I II I I I I I I I I I I I I 
AGTAGATGCTTGTT J T 



2590 
2640 
2 640 



